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Nach ihrem Studium der Biomedizinischen Wissenschaften an der KU Léwen, begann Leen
2015 ihre Promotion am REGA-Institut der KU Leuven. Fiinf Jahre lang untersuchte sie, wie
sich die Darmflora (Darm-Mikrobiom) von gesunden Sauglingen im ersten Lebensjahr
entwickelt.

Sie spezialisierte sich auf die vielen Aspekte der Mikrobiologie und Genomik, aber auch auf Bioinformatik und
Biostatistik.
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